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不 同 致 害 性 褐飞虱 种 群 的 DNA 多 态 性 研究 
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摘要 : 采用 RAPD-PCR 方法 ,对 分 别 在 水 稻 品 种 TNI. Mudgo 和 ASD7 上 纯化 82 代 的 3 个 不 同 致 害 性 褐飞虱 种 群 的 基因 组 DNA 
多 态 性 进行 了 分 析 。 从 205 个 RAPD 引物 中 筛选 出 了 具 种 群 特异 性 的 引物 10 个 ,结果 表明 : 尽管 未 达到 统计 意义 上 的 显著 差 
异 , 肉 、 雄 两 性 试 虫 种 群 间 的 遗传 多 样 性 一 般 高 于 种 群 内 ,种 群 内 的 多 样 性 则 以 未 经 抗 性 品种 得 选 的 TNI 种 群 最 高 。 用 相似 
性 系数 进行 类 平均 距离 法 聚 类 , 能 将 同一 致 害 性 种 群 的 各 个 个 体 与 其 他 致 害 种 群 分 开 , 雌 、 雄 虫 均 无 一 例外 , 表明 不 同 致 害 性 
种 群 间 存 在 明显 的 遗传 分 化 : 同时 峻 、 雄 两 性 试 虫 分 别 归 为 2 组 , 提示 褐 飞 乔 致 害 性 遗传 可 能 与 性 染色 体 连 锁 。 不 同 致 害 性 种 
群 存在 特有 条 带 , 有 可 能 用 于 进一步 建立 褐 飞 乔 个 体 致 害 性 检测 的 分 子 标记 。 
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The DNA polymorphism of host-associated populations of Nilaparvata lugens (Stål) 





with different virulence 

GUAN Xiu-Jie ,FU Qiang * , WANG Gui-Rong ,LAI Feng-Xiang > ZHANG Zhi-Tao * C1. State Key Laboratory of Rice 
Biology China National Rice Research Institute: Hangzhou 310006: 2. State Key Laboratory for Biology of Plant 
Diseases and Insect Pests: Institute of Plant Protection: Chinese Academy of Agricultural Sciences: Beijing 100094) 
Abstract: The DNA polymorphism of the three host-related populations of Nilaparvata lugens: which differed in virulence 
and had been reared on rice variety TN1, Mudgo and ASD7 for 82 generations» respectively: was studied using RAPD- 
PCR technique. Of 205 RAPD primers: 10 with population-specific amplified bands were selected. The results showed 
that the genetic diversity among populations was greater than that within populations and the TN1 population reared on 
susceptible rice variety showed the largest genetic variation: although the differences between different populations were 
not statistically significant. In the dendrogram obtained with UPGMA analysis based on the standard of similarity index 
CSI), every female individual of a population could be clustered into a group with no exception: and so does the male. 
This provided the first clear evidence confirming that significant genetic differentiation exits between host-associated N. 
lugens populations with different virulence. It was also found that male and female individuals were grouped into two 
discrete classes: which suggested that the inheritance of virulence of N. lugens may be associated with the sex 
chromosome. Some amplified DNA bands were population-specific: which were useful to develop a molecular marker to 
examine the virulence of N. lugens at the individual level. 
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d KE Nilaparvata lugens SD 广 布 于 东亚 、 东 
南亚 、 南 亚 次 大 陆 ` 太 平 洋 岛屿 以 及 澳大利亚 , 是 我 
国 最 主要 的 水 稳 害 忠 之 一 ( 李 汝 铎 等 ,1996)。 利 用 
品种 抗 忠 性 是 控制 褐飞虱 为 害 最 为 经 济 有 效 的 防治 
方法 ( 傅 强 等 , 2003)。 然 而 , 抗 虫 品种 大 面积 种 植 
后 , 品种 抗 虫 性 胁迫 福 飞 剧 致 害 性 发 生变 异 ( 或 称 为 


产生 新 “生物 型 ”), 品种 抗 虫 性 也 随 之 丧失 , REM 
性 品种 相继 从 生产 中 淘汰 , 使 用 寿命 缩短 (Saxena 
and Barrion: 1985; 吴 荣 宗 等 ,1992; 张 志 涛 等 ,1997; 局 
亦 红 和 昔 召 军 ,2003)。 明 确 福 飞 乱 致 害 性 变异 的 规 
律 和 机 理 , 对 延长 水 稻 抗 虫 品种 的 使 用 寿命 .促进 水 
稻 抗 虫 性 的 可 持续 利用 具有 重要 意义 。 
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福 飞 虱 在 抗 性 水 稳 品种 上 胁迫 饲养 数 代 之 后 会 
产生 明显 的 致 害 性 变异 (Pathak and. Heinrichs, 1982; 
KERF, 1997; Ketipearachchi et al. » 19982- 该 变异 
是 福 飞 乔 自 身 生 物 学 特性 .遗传 背景 与 水 稻 品 种 抗 
虫 性 相互 作用 的 结果 ,前 者 是 变异 的 内 在 因子 ,后 者 
则 是 变异 的 外 部 诱因 。 神 飞 剧 致 害 性 的 转化 进程 和 
速率 在 不 同 抗 性 品种 上 有 上 所 不 同 , 如 杭州 福 飞 乱 田 
间 种 群 分 别 需 要 3 代 和 9 代 才 能 适应 抗 虫 品种 
Mudgo 和 ASD7( 张 志 涛 等 ,1997)。 多 数 研 究 者 认为 
神 飞 起 致 害 性 是 一 种 多 基因 控制 的 数量 遗传 性 状 
(Sogawa, 1981; Hollander and Pathak» 1981; Claridge and 
Hollander, 1983; 3& A 4E 4 PA £L Pi. 1998; Tanaka. 
1999), 其 遗传 效应 包括 加 性 效应 、 显 性 效应 以 及 显 
性 与 环境 (如 寄主 品种 ) 互 作 效应 ( 傅 强 等 , 待 发 表 资 
料 )。 这 些 研 究 结果 表明 不 同 致 害 性 福 飞 乱 种 群 应 
存在 遗传 上 的 差异 。 

然而 , Saxena 和 Barrion(1991) 通 过 对 国际 水 稻 
研究 所 饲养 的 3 种 “生物 型 ”的 同 功 酶 进行 比较 ,发 
现 各 种 群 间 平均 遗传 相似 性 系数 均 在 0.99 以 上 ,种 
群 间 的 遗传 距离 很 小 。 在 可 溶性 蛋白 质 的 研究 方 
面 ,尽管 方 继 朝 等 (1996) 发 现 褐 飞 恒 “ 生 物 型 1” 有 
区 别 于 “生物 型 2” 的 特异 怎 白质, 但 Mun(C1997) 及 姜 
人 春 和 颜 红 网 C1998) 报 道 不 同 致 害 性 种 群 间 没有 明 
显 差异 。 

用 RAPD-PCR 技术 对 不 同 致 害 性 褐飞虱 种群 
(“生物 型 ”DNA 多 态 性 的 研究 亦 尚 无 一 致 的 观点 。 
Shufran 和 Whalon《1995) 率 先 对 国际 水 稳 研究 所 饲养 
的 3 种 褐飞虱 生 物 型 进行 了 RAPD 多 态 性 分 析 , 发 
现 个 体 间 存在 明显 的 多 态 性 差异 ,但 未 发 现 能 够 区 
分 不 同 生 物 型 的 特异 谱 带 , 而 且 同 一 生物 型 内 的 不 
同 个 体 不 能 聚 为 一 类 , 生物 型 间 遗 传 距离 小 于 
0.02, 认为 不 同 生物 型 间 不 存在 明显 遗传 差异 。Mun 
(1997) 报 道 神 飞 起 生物 型 可 扩 增 出 特异 的 谱 带 , 但 
未 见 进一步 聚 类 分 析 的 结果 。 许 晓 风 等 (2000) 依 据 
致 害 性 不 同 种 群 间 在 RAPD 扩 增 图 谱 上 有 显著 差 
异 ,认为 不 同 致 害 种 群 间 存在 遗传 差异 ,但 亦 未 见 从 
个 体 DNA 多 态 性 对 不 同 种 群 间 的 差异 进行 比较 及 
聚 类 分 析 的 结果 。 王 桂 荣 等 (2001) 则 基于 部 分 
RAPD 谱 带 特异 地 出 现 于 特定 的 致 害 种 群 中 (尽管 
无 特异 谱 带 存在 于 相应 种 群 的 所 有 个 体 ), 推测 宰 飞 
虱 致 害 性 种 群 间 存在 明显 的 遗传 差异 ,然而 聚 类 分 
析 同 样 不 能 将 同一 生物 型 内 的 不 同 个 体 归 为 一 类 。 
鉴于 迄今 未 能 将 不 同 臻 害 性 种 群 的 个 体 分开 , 神 飞 
哉 不 同 致 害 种 群 间 是 否 存在 明显 遗传 差异 尚 缺乏 有 











力 的 证 据 支 持 。 而 且 , 以 往 的 DNA 多 态 性 研究 均 只 
限于 雌 虫 ,有 关 不 同 致 害 性 神 飞 乔 雄 虫 的 研究 未 见 
报道 。 本 文 拟 针对 我 们 长 期 饲养 的 3 种 致 害 性 不 同 
的 福 飞 剧种 群 的 峻 、 雄 两 性 成 虫 进行 研究 ,在 大 量 短 
选 RAPD 引物 、 确 定 种 群 特异 性 引物 的 基础 上 , 进 一 
步 对 不 同 致 害 性 褐飞虱 种 群 两 性 个 体 的 DNA 多 态 
性 进行 深入 分 析 , 现 将 结果 总 结 如 下 。 


1 材料 和 方法 


1.1 供 试 虫 源 

试 虫 系 分 别 在 水 稻 品 种 TN1( 感 虫 对 照 品种 ,无 
抗 虫 基 因 )、Mudgo( 携 带 抗 虫 基因 bph1) 和 ASD7 C1 
带 抗 虫 基因 bph2) 上 纯化 饲养 82 代 的 3 个 神 飞 乔 实 
验 种 群 ,不 同 种 群 的 致 害 性 明显 不 同 。 取 各 种 群 的 
初 羽 化 雌雄 成 虫 直接 浸泡 于 无 水 乙醇 , 保存 于 
-20% 备 用 。 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 

参照 Shufran 和 WhalonC 19952 80 77 1 3f f/E 8 4 
修改 ,具体 过 程 如 下 : 单 头 神 飞 起 成 虫 在 无 菌 滤纸 上 
吸 干 酒精 后 置 于 1.5 mL 的 离心 管 中 , 加 入 65 预 
热 过 的 200 uL 提取 缓冲 液 (0.1 mol*L ! NaCl, 2.0 
moleL ! 其 糖 , 0.1 mol*L ! Tris-HCl CpH 9.0), 0.05 
mol*L ! EDTA; 0.5% SDS) 色 浆 ,65 人 温浴 30 min. 
加 8.0 mol*L :的 醋酸 钾 28 uL. E T -20 冰箱 中 
30 min: 13 000 r/min 离心 20 min: DORR EATA 
一 离心 管 中 , 加 入 等 体积 的 氯仿 / 异 成 醇 (24:17) 抽 
提 , 室温 下 放置 20 min, 11 000 r/min 离心 10 min. 取 
上 清 于 另 一 离心 管 中 , 加 入 2 售 体 积 的 冰冻 无 水 乙 
醇 ,室温 下 放置 30 min, 12 000 r/min 离心 15 min. l 
去 上 清 ,用 70 和 乙醇 洗 一 次 , 片 状 沉淀 物 目 然 风 王 ， 
HEEB DNA 分 别 溶解 于 150 wL、300 uL 的 TECIO 
mmol*L 1 Tris-HCl. 1 mmol*L : EDTA; pH 8.0) 中 , 置 
于 -20% 冰箱 中 保存 备用 。 所 有 试剂 及 器 具 均 经 
火 菌 处 理 。 
1.3 随机 引物 的 筛选 

首先 分 别 吸取 15 A [RUPEE . [R] PE LBS 4 KAA 
体 的 DNA 各 20 uL 形成 DNA 混合 池 , 用 205 个 随机 
引物 ( 购 自 上 海 生物 工程 有 限 公 司 ) 进 行 扩 增 , 初 得 
出 有 种 群 特异 性 、 且 扩 增 条 带 清晰 的 RAPD 引物 45 
个 。 再 以 每 种 群 5 ~ 7 个 个 体 的 DNA 为 模板 , 进 一 
步 筷 选 出 有 种 群 特异 性 、 且 扩 增 条 带 清晰 、 重 复 性 好 
的 引物 10 个 ,对 每 种 群 30 个 个 体 ( 肉 、 雄 虫 各 15 个 
体 ) 进 行 RAPD 分 析 , 所 选 引物 的 DNA 序列 如 表 1 
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所 示 。 


表 1 所 选用 10 个 随机 引物 的 DNA 序列 
Table 1 The DNA sequence of ten RAPD primers selected 


引物 序 列 引物 序 列 

Primer Sequence Primer Sequence 
843 GTCGCCCTCA S160 AACGGTGACC 
S194 AAAGGCGGTCC 52129 GGCTCTGGGT 
5188 TTCAGGGTGG 52096 CICCACGACT 
SI74 TGACGGCGGT 52065 GTGCGGAGAG 

S2141 CCGACTCTGG S2118 AGCCAAGGAC 


1.4 扩 增 反应 体系 与 条 件 

扩 增 反应 总 体系 25 pL,1 uL 模板 ( 含 10 ~ 20 ng 
DNA2.1 uL 8 pmol*L ! 随 机 引物 , 0.5 uL 10 mmol* 
L :的 4 种 aNTP 混合 物 , 2.5 uL 的 10 x bufferC100 
mmol*L : KCl. 80 mmol*L ! CNH,2, S0,» 100 mmol* 
L ! Tris-HCl. pH 9.02.2.0 uL 25 mmol*L ! Mg 7& 
度 ,1 单位 的 Taq 酶 ，17.8 uL WIE ARK. 

在 PTC-100 型 DNA 扩 增 仪 (MJ Research 82 
上 实现 扩 增 ,条 件 为 94 下 预 变性 3 min, 然后 94C 
变性 30 s,36% 退 火 30 s,72% 延 伸 1 min, 共 进 行 45 
个 循环 ,最 后 在 72 包 再 保持 10 min 。 

1.5 数据 处 理 与 分 析 

扩 增 产物 用 2.0% 的 琼脂 糖 凝 胶 进 行 电 访 ( 电 
压 3 V/cm 时 间 2.5 h), 并 通过 Smartview 软件 成 相 ， 
计算 各 条 带 的 分 子 量 , 据 分 子 量 的 大 小 对 扩 增 结果 
读 带 ,然后 转变 成 可 供 计 算 机 处 理 的 1~0 数 据 ( 扩 
增产 物 有 带 处 记 为 “1”, 无 带 处 记 为 “0”), 参照 张 素 
方 等 (2002) 的 方法 进行 群体 内 与 群体 间 遗 传 多 样 性 

年 标的 计算 ,并 以 个 体 间 的 相似 性 系数 CST) 为 依据 
进行 聚 类 分 析 。 

1.5.1 群体 内 遗传 多 样 性 指标 :1) 多 态 位 点 率 
(polynum)《 Kongkiatngam et al.» 1995): 以 每 一 扩 增 
片段 为 一 个 位 点 , 当 群 体内 某 一 片段 出 现 频率 > 0 
且 < 95% 时 ,该 片段 代表 的 位 点 即 为 多 态 位 点 。 计 
算 多 态 位 点 率 时 , 以 种 群 的 总 位 点 数 为 基数 。 

《2) 基 因 多 样 度 ( genediv?( Nei and Roychoudhury: 
19740: H - LE hp h 2n(1- 22 X22 -1), 其 
中 工 为 位 点 数 ,为 第 j 个 位 点 上 的 等 位 基因 多 样 
度 ,该 位 点 上 有 i 个 等 位 基因 ,nn 为 样品 (个 体 ) 数 ， 
LAR i 个 等 位 基因 的 频率 。 

1.5.2. 群体 间 的 遗传 多 样 性 指标 :1) 基 因 多 样 度 
(genediv )C Nei and Roychoudhury, 1974): H = 1/L X h;* 
h; = Cn ta -BIX;Y JCn; 4 m,- D RB LJ 
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位 点 数 ,有 为 第 j 个 位 点 上 的 等 位 基因 多 样 度 , 该 位 
点 上 有 i TEMEA, n 为 群体 1 的 样品 数 , nE 
体 2 的 样品 数 ,成 为 群体 1 第 i 个 等 位 基因 的 频率 ， 
Y. 2g EHE 258 ;个 等 位 基因 的 频率 。 

(2) 群体 间 的 遗传 相似 性 指数 (7 了) 及 Nei. RRT 
距离 CD )CNei and Roychoudhury;1974): D = - Ln P.I 
sR 2n Dh 22) IniIy 2 22a; 
biin AP n 为 所 研究 的 基因 座 个 数 , aU b, DAA 
第 i 个 基因 在 群体 A 或 B 中 出 现 的 频率 ,了 为 a 种 
群 内 的 遗传 相似 性 指数 , 1, 29. b 种 群 内 的 遗传 相似 
性 指数 ,了 为 种 群 a 和 bb 间 的 遗传 相似 性 指数 。 
1.5.3 RŽI: 参照 Nei 和 Li(1979) 的 方法 , 计 
算 各 个 体 间 的 相似 性 系数 ST = 2NACN, + Ng» 
其 中 NN, 为 个 体 A 的 带 数 , NDA FR B 的 带 数 ,Nm 
为 A 和 B 两 个 体 的 共有 带 数 ,并 采用 DPS 软件 ( 庚 
启 义 和 冯 明 光 ,2002) 同 时 对 全 部 供 试 个 体 进行 类 平 
均 法 (UPMGA) 聚 类 分 析 。 


2 结果 与 分 析 


所 选 的 10 个 种 群 特异 性 的 RAPD 引物 , 对 90 
个 福 飞 起 个 体 (每 种 群 30 头 , 其 中 肉 雄 各 半 ) 共 扩 增 
出 稳定 较 好 的 多 态 性 条 带 99 条 , 以 这 些 多 态 性 条 带 
为 依据 ,对 不 同 致 害 性 福 飞 剧种 群 的 DNA 多 态 性 进 
行 分 析 。 
2.1 不 同 致 害 性 种 群 群体 内 的 遗传 多 态 性 分 析 

不 同 致 害 性 神 飞 剧种 群 之 间 , 各 群体 内 的 多 态 
位 点 率 和 基因 多 样 度 没有 统计 学 上 的 差异 CP > 
0.05), 但 无 论 是 峻 忠 还 是 雄 忠 ,不 同 褐飞虱 种 群 群 
体内 的 两 种 指标 均 以 TN1 种 群 最 大 ( 表 2), 在 一 定 
程度 上 反映 该 种 群 具有 和 较 大 的 遗传 多 样 性 。 


表 2 基于 10 RAPD 引物 分 析 的 不 同 致 定性 褐飞虱 种 群 内 
平均 多 态 位 点 率 与 基因 多 样 度 
Table 2 Average polynum and genediv within Nilaparvata 
lugens populations with different virulence based 
on RAPD-PCR analysis of 10 primers 


致 害 性 种 群 多 态 位 点 率 Polyaum ”基因 多 样 度 Genediv 
Virulent T" G e — ML —-— a a 
population HER Female 4ER Male HER Female 2ER Male 
ASD7 0.6926 0.6788 0.2494 0.2411 
Mudgo 0.7084 0.7680 0.2334 0.2851 
TNI 0.7233 0.8297 0.2752 0.3326 
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2.2. 不 同 致 害 性 种 群 群体 间 的 遗传 多 样 性 分 析 
2.2.1 基因 多 样 度 分 析 

尽管 相互 间 的 差异 不 显著 (P > 0.052. 但 不 同 
种 群 间 的 平均 基因 多 样 度 表 现 出 一 定 的 差异 , ASD7 
种 群 与 Mudgo 种 群 间 平均 基因 多 样 度 小 于 它们 与 
TN1 种群 间 的 平均 基因 多 样 度 , BU ASD7 种 群 与 
Mudgo 种 群 间 的 相似 程度 最 大 ( 表 3); 种 群 间 的 平均 
基因 多 样 度 与 种 群 内 的 基因 多 样 度 也 有 一 定 差异 ， 
其 中 前 者 一 般 大 于 后 者 ,提示 种 群 间 的 遗传 多 样 性 
一 般 大 于 种 群 内 。 





表 3 基于 10 个 RAPD 引物 分 析 的 褐 飞 好 不 同 致 害 性 种 群 
群体 间 的 平均 基因 多 样 度 
Table 3 Average genediv among three Nilaparvata lugens 
populations with different virulence based 
on RAPD-PCR analysis of 10 primers 











i£ rH. Male HER Female 

ASD7 Mudgo ASD7  Mudgo 
Mudgo 0.3490 Mudgo 0.3266 
TNI 0.4176 0.3970 TNI 0.3720 0.3246 


2.2.2 遗传 相似 性 指数 (7) 与 遗传 距离 (万 ) 分 析 ; 
种 群 间 的 遗传 相似 性 介 于 0.72 ~ 0.89, 遗传 距离 则 
介 于 0.05 ~ 0.15( 表 4)。 各 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 
没有 显著 差异 CP > 0.05), 但 表现 出 一 定 的 不 同 , 其 
中 以 ASD7 种 群 与 Mudgo 种 群 的 相似 程度 最 大 , WE 
雄 试 虫 结 果 相 似 。 


表 4 基于 10 个 RAPD 引物 分 析 的 褐飞虱 不 同 致 害 性 种 群 间 的 


遗传 相似 性 指数 C(I, 上 三 角 ) 与 遗传 距离 (D, 下 三 角 ) 
Table 4 Genetic identity (CI, upper triangle)and genetic 
distance (D, lower triangle? among three Nilaparvata lugens 
populations with different virulence based 
on RAPD-PCR analysis of 10 primers 
HER Male HER Female 
ASD7 . Mudgo TNI ASD7; | Mudgo TNI 
ASD7 0.8385 0.7951 || ASD7 0.8865 0.7214 
Mudgo 0.0765 0.7308 | Mudgo 0.0523 0.8606 
TNI 0.0996 0.1365 TNI 0.1418 0.0652 


2.3 不 同 致 害 性 种 群 个 体 的 聚 类 分 析 

以 个 体 间 的 相似 性 系数 SI 为 依据 ,通过 类 平均 
距离 法 (UPGMA 法 ) 进 行 聚 类 分 析 , 建立 树 状 图 (图 
1)。 可 以 看 出 同一 致 害 性 种 群 的 不 同 个 体 可 以 归 为 
一 组 ,无 论 是 肉 忠 还 是 雄 虫 均 无 一 例外 ,表明 不 同 致 
害 性 种 群 间 存 在 明显 的 遗传 差异 。 同 时 ,雌雄 两 性 
试 虫 分 聚 为 截然 不 同 的 两 组 , 提示 褐飞虱 致 害 性 遗 











传 可 能 与 性 染色 体 连锁 。 














图 1 基于 个 体 间 相 似 性 系数 (57) 的 3 个 不 同 臻 害 性 福 
KAFFE AI UPGMA 聚 类 树 状 图 

Fig. 1 Dendrogram of three Nilaparvata lugens populations with 
different virulence obtained with UPGMA cluster analysis based 
on the standard of similarity index ( S7) 

T-M 和 A 分 别 代 表 TNI、Mudgo 和 ASD7 TEEERE R; t> m 和 a 分 别 
代表 TNI、 Mudgo 和 ASD7 种 群雄 虫 ,其 后 的 数字 为 各 个 体 的 编号 。 
T. M and A represent females from TN1. Mudgo and ASD7 population: 
respectively: t» m and a represent males from TNI: Mudgo and ASD7 
population, respectively. The number following T. M; A» t; m» and a is 


the serial number of individuals from the corresponding population. 


156 昆虫 学 报 Acra Entomologica. Sinica 415 


研究 中 还 发 现 所 选 RAPD 引物 可 以 扩 增 出 仅见 
于 特定 褐飞虱 种 群 的 特异 性 条 带 , 其 中 S160 和 S194 
等 引物 对 雌 、 雄 两 性 个 体 均 有 比较 稳定 的 扩 增 结果 。 
S160 扩 增 出 的 415 bp 特异 性 条 带 仅 见于 TNI 种 群 
《图 2) ,而 S194 扩 增 出 的 920 bp 特异 性 条 带 仅见 于 
Mudgo 种 群 。 但 是 目前 尚未 发 现存 在 于 某 一 种 群 全 
部 个 体 的 特异 条 带 , S160 的 415 bp 特异 带 仅见 于 
53.3396 7] TNI 种 群 个体 , 引物 S194 的 920 bp 特异 
带 则 见于 6096 h] Mudgo 种 群 个 体 。 


BEH Female 


Ile— ^ =j m | |l T 一 >| 


1234567123456 7M1234567 





AEn Male 


[< A —]€— Ml | T = 


1234567123456 7M1234567 





图 2 引物 S160 — T A RUME E RET TEE) 
扩 增 结果 (箭头 示 TNI 种 群 的 特异 带 ) 

Fig. 2 RAPD-PCR pattern of primer S160 for the part 
individuals of both females and males from three Müaparvata 
lugens populations Carrow indicates; the specific bands of TN1 


population) 

M: 标准 分 子 有 量 ( 从 上 到 下 1 200 bp: 900 bp, 700 bp, 500 bp): T. M 
和 在 分 别 代 表 TNI. Mudgo 和 ASD7 种 群 Lane M: DNA marker Cup 
to down: 1 200 bp. 900 bp, 700 bp. 500 bp): T; M and A represent 
TNI; Mudgo and ASD? population: respectively. 


3 讨论 


近年 来 , 利用 RAPD-PCR 技术 研究 褐飞虱 的 
DNA 多 态 性 受到 关注 ,主要 见于 对 不 同 致 害 性 种 群 
(“生物 型 (Shufran and Whalon, 1995; Mun, 1997; iT 
晓 风 等 ,2000; 王 桂 荣 等 , 2001) 及 不 同 地 理 种 群 ( 张 
晓 俊 等 ,2000) 间 多 态 性 研究 的 报道 。 就 不 同 仅 害 性 
种 群 的 研究 而 言 , 痢 明 不 同 种 群 间 是 否 存 在 明显 遗 
传 差异 是 相关 研究 的 重要 内 容 之 一 。 以 往 对 褐 飞 避 


雌 虫 个 体 DNA 多 态 性 的 聚 类 分 析 不 能 将 不 同 种 群 
的 个 体 分 开 , 种 群 间 是 各 存在 明显 遗传 差异 尚 无 一 
致 的 观点 (Shufran and Whalon,;1995; 许 晓 风 等 ,2000， 
2002; ESSE. 20010. AE XC ERU SLE R 5b. 还 首次 
对 雄 虫 进行 了 研究 ,从 205 种 RAPD 引物 中 筛选 出 
能 特异 地 反映 不 同 致 害 性 褐飞虱 种 群 的 引物 10 种 ， 
并 将 同一 致 害 性 种 群 的 不 同 个 体 与 其 他 致 害 种 群 完 
全 分 开 , 无 论 是 雌 虫 还 是 雄 虫 均 无 一 例外 , 首次 为 不 
同 致 害 性 褐 飞 乱 种 群 间 存 在 明显 的 遗传 分 化 提供 了 
有 力 的 分 子 学 依据 。 以 往 研 究 不 能 将 同一 致 害 性 种 
群 的 各 个 个 体 归 为 一 组 ,可 能 主要 是 因为 盘 选 规模 
BORSE T 70 余 种 RAPD 引物 ), 未 能 获得 
足够 的 反映 种 群 特异 性 多 态 位 点 的 相关 引物 。 本 研 
究 发 现 不 同 褐飞虱 种 群 间 的 遗传 距离 为 0.05 ~ 
0.15; 而 Shufran 和 Whalon《1995) 报 道 该 遗传 距离 小 
于 0.02. 前 者 选用 了 较 多 反映 出 种 群 特异 性 多 态 位 
点 的 RAPD 引物 应 是 主要 原因 。 事 实 上 , 本 研究 所 
选 的 RAPD 引物 仍 可 能 仅 检 测 出 了 不 同 致 害 性 褐 改 
AIPE DNA 的 部 分 变异 , 因此 群体 间 的 实际 遗传 距 
离 应 高 于 估计 值 。 这 一 现象 同样 适用 于 基于 看 白质 
及 其 他 DNA 分 子 多 态 性 分 析 所 闸 释 的 昆虫 群体 间 
遗传 距离 的 研究 , A RI Be fp dc h e RH SER [8] 25 8 ET] 
标记 是 准确 判断 遗传 距离 的 关键 环节 。 

本 研究 发 现 褐飞虱 臻 害 性 的 遗传 可 能 与 性 染色 
体 窗 切 相 关 , E XE ACERO ER ZI (19982 及 Tanaka 
《1999) 等 基于 常规 遗传 分 析 的 研究 报道 不 一 致 ,他 
们 认为 褐 飞 乱 致 害 性 遗传 与 性 别 无 关 , 是 常 染色 体 
遗传 。 但 是 ,最 近 的 研究 ( 刘 芳 等 , 待 发 表 资料 ) 发 现 
褐飞虱 正 反 交 于 代 的 平均 致 害 力 有 显著 差异 , 致 害 
性 遗传 似 与 性 染色 体 有 关 。 有 关 其 它 害 虫 的 研究 亦 
发 现 黑 森 瘦 蚊 的 非 致 害 基 因 n6. oH 和 oH13 RIE 
瘦 蚊 的 非 致 害 基因 Gm2 均 属于 性 连锁 遗传 (Scphulte 
et al.，1999; Behura æ a1.:20000.. 29 AA E EE 
一 种 多 基因 控制 的 数量 性 状 C Claridge and Hollander» 
1983; E A Æ JIER ZT k, 1998; Tanaka, 1999), 简单 地 
判断 褐飞虱 臻 害 性 是 常 染 色 体 遗传 还 是 性 染色 体 并 
不 可 取 , 但 是 否 是 部 分 基因 在 性 染色 体 上 而 另 一 部 
分 基因 在 常 染色 体 上 ,还 有 待 进一步 研究 曾 明 。 

致 害 性 特异 的 分 子 标记 是 检测 褐飞虱 个 体 致 害 
性 的 有 效 手段 , 利用 RAPD 标记 建立 褐飞虱 个 体 致 
害 性 检测 方法 是 褐飞虱 DNA 多 态 性 研究 又 一 重要 
目标 (Shufran and Whalon; 1995; Mun, 1997; 王 桂 莱 等 ， 
2001)。 以 往 研 究 仅 Mm (1997) 报 道 CTCTCCAGGC 
和 CGCTGTCGCC 两 种 引物 可 分 别 扩 增 出 “生物 型 * 
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3 生物 型 ”1 的 特异 性 条 带 。 笔 者 采用 同样 的 引物 
未 能 获得 相似 的 结果 (文中 未 列 出 ) 经 大 量 筛选 得 
到 的 其 他 种 群 特异 性 引物 亦 未 能 扩 增 出 存在 于 某 种 
群 所 有 个 体 的 特异 谱 带 ,但 可 以 肯定 的 是 部 分 引物 
产生 的 特异 条 带 有 较 高 出 现 频率 , 能 将 这 些 个体 与 
其 它 种 群 分 开 。 如 S160 扩 增 出 的 415 bp 特异 带 , 可 
以 将 53.396 83 TN1 种 群 个体 与 其 它 种 群 区 分 开 来 。 
研究 中 还 发 现 , 若 能 将 几 个 不 同 引物 所 扩 增 出 的 特 
异 条 带 结合 起 来 进行 分 析 , 则 可 以 区 分 更 多 比例 的 
个 体 。 如 S160 的 415 bp 特异 带 与 S2065 扩 增 出 的 
1 522 bp 特异 带 相 结合 (后 者 可 以 将 45.7% 的 TNI 
种 群 个 体 与 其 它 种 群 区 分 开 来 ), 则 可 以 区 分 
73.395 hI] TN1 个 体 。 提 示 即 使 不 能 找到 一 个 可 以 区 
分 某 致 害 性 种 群 全 部 个 体 的 RAPD 标记 ,也 可 能 通 
过 筛选 多 个 标记 来 实现 该 目标 。 神 飞 乱 致 害 性 是 一 
种 多 基因 控制 的 数量 性 状 ( Claridge and Hollander, 
1983; SE A XE RET P. 1998; Tanaka» 1999), 同一 致 
害 种 群 的 遗传 构成 不 是 同 质 的 ,有 较 高 的 杂 合 性 ( 许 
晓 风 等 ,2000); 笔者 亦 发 现 Mudgo 种 群 或 ASD7 种 群 
均 至 少 有 两 种 基因 型 ,其 中 部 分 个 体 分 别 只 能 致 害 
自身 寄主 Mudgo 或 ASD7, 而 另 有 部 分 个 体 既 可 致 害 
Mudgo 也 可 致 害 ASD7( 倩 强 等 , 待 发 表 资 料 ), 因此 ， 
通过 多 个 分 子 标记 区 分 归属 于 不 同 致 害 性 神 飞 乔 种 
群 的 不 同 个 体 应 是 一 条 可 行 的 途径 。 

研究 中 还 发 现 种 群 内 个 体 间 的 遗传 变异 (多 态 
位 点 率 与 基因 多 样 度 ) 均 以 未 经 抗 性 品种 筛选 的 
TN1 种 群 最 大 , 从 DNA 水 平 证 实 抗 性 品种 上 的 胁迫 
饲养 使 得 宰 飞 避 种 群 内 不 同 个 体 在 遗传 上 趋同 一 
致 。 种 群 内 的 遗传 变异 小 于 种 群 间 则 进一步 证 实 了 
这 一 点 。 值 得 注意 的 是 , 两 抗 忠 品种 《Mudgo 和 
ASD7) 上 的 褐飞虱 种 群 间 和 遗传 距 离 甚 至 小 于 它们 分 
别 与 TN1( 感 虫 品种 ) 上 的 种 群 间 的 距离 ,表明 神 飞 
忌 在 抗 虫 基因 完全 不 同 的 水 稻 抗 虫 品种 上 的 纯化 似 
没有 往 选 出 遗传 上 完全 不 同 的 致 害 种 群 ,进一步 反 
映 出 褐 飞 恒 至 害 性 遗传 的 复杂 性 。 
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